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射 4 週後より持続的な眼圧上昇が観察された. さらに眼











（6 頭）及び骨髄（胸骨,肋骨を 1 頭）サンプルを共同利
用した. 血液はスピナー法,骨髄はサイトスピン法でそ
れぞれ塗抹標本を作製しメイグリューンワールドギム
ザ染色を施した. 特徴的な血球（末梢白血球は 40 細胞,
骨髄細胞は 150 細胞）についてデジタル画像化し, 血球
種ごとのサイズ, 染色性, 形状などの形態的特徴を解析
した. 対象としたのは, 末梢血球では赤血球, 白血球, 
血小板, 骨髄細胞では骨髄芽球, 前骨髄球 ,骨髄球, 後








形態学的特徴をまとめ, マウス, ラット, ウサギ, イヌ
など実験動物と比較し血液アトラス CD-サル編-を作製














RcLを分枝, 側腹壁の第 2－3層間を走行し, 腹直筋鞘に
入り, R を貫いて Rca を分枝する. この経路も標準的な
肋間神経の経路といえる. L2:L3 への交通枝を分枝した
後, 腹壁に進入し RcL を分枝. その後, 側腹壁の第 2－3
層間を走行し, 腹直筋鞘に入り, Rca を分枝するという
標準的な肋間神経の経路をとる. L3: 2 枝に分枝する. 1
枝は L2 からの交通枝と吻合した後 RcL を分枝し, 側腹
壁の第 2-3 層間を走行し, 腹直筋鞘に入り Rca を分枝す
る. もう 1 枝は外側大腿皮神経(CFL)への交通枝を分枝
した後, 陰部大腿神経となる. L4: CFL への枝, 大腿神経
(F)への枝, 閉鎖神経(O)への枝の 3 枝に分岐する. L5: F
への枝, O への枝, 坐骨神経への枝 3 枝に分岐する(分岐





第 27 回日本霊長類学会大会にて発表予定である. 
 
B-32 RNA を基点とした霊長類のエピジェネティクス 
今村拓也（京都大・院・理） 
対応者：大石高生 
本課題は, エピゲノム形成に関わる non-coding RNA 
(ncRNA)制御メカニズムとその種間多様性を明らかに
することを目的としている . 本年度は, 昨年度までに
promomter-associated noncoding RNA (pancRNA)をサルで
約 400,マウスで約 180 同定した成果を元に, 発現量が最
も高い 8 つのサル特異的 pancRNA の解析を進めた. 例
えば, サル CCDC65 と HSPA2 の転写開始点近傍からは
pancRNA が発現しているが, そのマウスホモログであ
る Ccdc65と Hspa2からは pancRNAの発現は見られなか
った. 各転写開始点近傍の領域の DNA メチル化パター
ンを調べたところ, 確かにサルとマウスの間で異なる
DNA メチル化パターンが認められた. 興味深いことに, 
サル CCDC65 の場合, pancRNA の鋳型近傍に,ribosomal 
protein L32 の偽遺伝子と高い相同性を示す配列が存在
し, マウスでは相当する配列は存在していない. 一方, 
HSPA2 では, pancRNA のシグナルは下流のコード遺伝
子の転写開始点付近の CpG island と重なっていた.以上
から, 種特異的な pancRNA を生み出す 2 つのメカニズ
ムが示唆される. 一つは,レトロトランスポジションに
より DNA 断片がプロモーター領域に種特異的に挿入さ
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存在する. そのため MC1R 変異データは, ホモサピエン
スの分岐過程を考察する際に有益な情報のひとつとな










データを用いて, 日本人の MC1R 遺伝子の進化過程を




















ドリア DNA（mtDNA）D ループ第 1 可変域（520 塩基
対）および第 2 可変域（202 塩基対）を解読し, それぞ
れ 2 つのハプロタイプ（A・B）を検出した. ハプロタイ
プの地理的分布状況には偏りが見られ, 逸走元である
動物園を境に A タイプは時計回りに,B タイプは半時計
周りに分布拡大したように観測された. 
今年度までの研究で, 有害駆除や学術捕獲で得られ
た約 120 個体の DNA サンプルを用いて常染色体マイク
ロサテライト 11遺伝子座, Y染色体マイクロサテライト
3 遺伝子座の解析を行った. 常染色体マイクロサテライ
ト 11 遺伝子座は全て多型性を示し, 計 44 個の対立遺伝
子が検出された（平均 4 個）. 全遺伝子座において有意
水準 5％でハーディ・ワインベルグ平衡が成立した . 
mtDNA ハプロタイプでは地理的分化が見られたが, 常
染色体遺伝子の結果では島内に分集団化は見られず , 
大島個体群はひとつの繁殖単位である可能性が示唆さ
